Genetic variability estimated among caroá populations through RAPD markers by Silveira, Daniela Garcia et al.
Pesq. agropec. bras., Brasília, v.44, n.3, p.283-290, mar. 2009
Variabilidade genética de populações naturais de caroá  
por meio de marcadores RAPD
Daniela Garcia Silveira(1), Edson Perito Amorim(2), Onildo Nunes de Jesus(3), Fernanda Vidigal Duarte Souza(2), 
Kátia Nogueira Pestana(4), Vânia Jesus dos Santos(4) e José Raniere Ferreira de Santana(1)
(1)Universidade Estadual de Feira de Santana, Departamento de Ciências Biológicas, Avenida Universitária, s/no, CEP 44031‑460 Feira de 
Santana, BA. E‑mail: danielags@ig.com.br, raniere@uefs.br (2)Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical, Caixa Postal 007, CEP 44380‑000 
Cruz das Almas, BA. E‑mail: edson@cnpmf.embrapa.br, fernanda@cnpmf.embrapa.br (3)Universidade de São Paulo, Escola Superior de 
Agricultura Luiz de Queiroz, Departamento de Genética, Caixa Postal 83, CEP 13400‑970 Piracicaba, SP. E‑mail: onildonunes@yahoo.com.br 
(4)Universidade Federal do Recôncavo da Bahia, Departamento de Ciências Agrárias, Caixa Postal 082, CEP 44380‑000 Cruz das Almas, BA. 
E‑mail: katypestana@yahoo.com.br, vania79br@hotmail.com
Resumo – O objetivo deste trabalho foi quantificar a variabilidade genética entre e dentro de populações de 
caroá (Neoglaziovia variegata),  por meio  de marcadores  “random  amplified  polymorphic DNA”  (RAPD). 
Foram analisados 180 genótipos de caroá, provenientes dos municípios de Guanambi, Juazeiro e Valente, 
no Estado da Bahia. Foi observado elevado polimorfismo entre as populações de caroá. As dissimilaridades 
genéticas entre os genótipos variaram de 0,08 a 0,95, com média de 0,44. A variância molecular mostrou que 
56% da variação  total  foi  explicada pelas diferenças entre  indivíduos dentro de  locais. As diferenças entre 
municípios  explicaram  17%  da  variação  total,  enquanto  as  diferenças  entre  locais  dentro  dos  municípios 
explicaram 26% da variação. 
Termos  para  indexação:  Neoglaziovia variegata,  Bromeliaceae,  divergência  genética,  marcadores 
moleculares.
Genetic variability estimated among caroá populations through RAPD markers
Abstract – The objective of this work was to quantify the genetic variability within and among populations 
of caroá (Neoglaziovia variegata) using random amplified polymorphic DNA (RAPD) markers. One hundred 










da  Caatinga,  distribuída  por  todo  o  Semiárido  do 
Nordeste brasileiro (Ribeiro, 2007). Essa espécie já teve 





principais fontes de emprego e renda para diversas 
famílias  nordestinas,  com  a  fabricação  artesanal  de 
chapéus, bolsas, entre outros produtos.
O uso dessa planta em larga escala, de forma 
extrativista,  desde  o  século  passado,  e  a  devastação 
da  Caatinga  para  desenvolvimento  de  atividades 
agropecuárias reduziram de forma drástica a população 
de plantas de caroá. Há, portanto, necessidade urgente 




conservacionistas, nos quais os dados gerados podem 
ser  utilizados  para  definir  unidades  de  conservação 
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naturais. Contudo, até o momento, nenhuma pesquisa 
foi publicada sobre o uso de marcadores moleculares 
para  estimar  a  diversidade  genética  em  caroá. 
Assim,  a  caracterização  da  variabilidade  entre  e 
dentro  das  populações  naturais  dessa  espécie  podem 
trazer  subsídios  para  a  implantação  de  estratégias 
de  conservação  e  de  programas  de  melhoramento 
genético.
Entre  os  marcadores  moleculares,  a  técnica  de 
RAPD  (“random  amplified  polymorphic  DNA”), 
desenvolvida por Williams et al. (1990), mostra-
se como uma ferramenta útil para a análise da 
diversidade  genética  molecular  em  populações 
naturais de plantas. 
O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade 
intra e interpopulacional de caroá, por meio de 
marcadores  RAPD,  para  subsidiar  futuras  atividades 
de  coleta,  caracterização,  conservação  e  uso  dessa 
espécie.
Material e Métodos
Foram  coletadas  três  populações  de  caroá,  nos 
municípios de Guanambi, Juazeiro e Valente, no 
Estado da Bahia. Cada população foi representada 
por 60 indivíduos. Em cada município, foi realizada 
a coleta dos genótipos em três locais distintos, com 
20 amostras cada (Tabela 1). A distância entre esses 
locais  variou  entre  1  e  20  km,  e  a  distância  entre 
as  plantas  coletadas,  entre  1  e  5  m.  Não  foram 
coletadas plantas da mesma touceira.
O  DNA  genômico  dos  180  genótipos  foi 
extraído  de  folhas  jovens,  pelo  método  CTAB 
(“cetyltrimethyl ammonium  bromide”)  (Doyle 
&  Doyle,  1990).  A  avaliação  da  quantidade  e 
qualidade  do DNA  foi  realizada mediante  análise 
comparativa das amostras em géis de agarose 0,8%, 
corados com brometo de etídio, que foram diluídas 
em TE  (10 mM Tris‑HCL e 1 mM EDTA pH 8) e 
padronizadas em 10 ng µL-1.
Uma pré‑seleção de 48 iniciadores foi realizada 














Os  produtos  da  amplificação  foram  separados  por 
eletroforese horizontal a 100 V, por 2 horas, com 
gel  de  agarose  a  1,5%,  e  corados  com  brometo  de 




As  dissimilaridades  genéticas  foram  utilizadas 
para a análise de agrupamento dos genótipos pelo 
método  UPGMA  (“unweighted  pair  group  method 
with  arithmetic  averages”),  por  meio  do  programa 
NTSYS‑pc (Rohlf, 2000). O dendrograma foi gerado 
com base na matriz de distâncias no programa MEGA4 
(Tamura  et  al.,  2007).  O  método  de  reamostragens 
(“bootstrap”) foi realizado para verificar se o número 
de  marcadores  foi  suficiente  para  determinar  com 
precisão  as  estimativas  de  dissimilaridade  genética 
entre  os  genótipos,  pelo  programa GQMol  (Cruz & 
Shuster, 2004).





genoma de cada acesso advindo de outros grupos. Para 
essa análise, foi considerado o modelo de informação 
a  priori  da  população,  para  a  definição  dos  grupos  e 
frequências  alélicas  independentes.  Considerou‑se, 
em  todas  as  análises  efetuadas,  um  número  fixo  de 
100  mil  iterações  MCMC  (“Monte  Carlo  Markov 




no Estado da Bahia. 
Município Local Coordenada geográfica Altitude (m)
Guanambi 1 14o27'06,1''S e 43o02'38,1''W 552
2 14o26'38,2''S e 43o02'16,9''W 559
3 14o17'39,1''S e 42o41'19,9''W 586
Juazeiro 1 09o05'52,5''S e 40o28'33,9''W 395
2 09o04'34,2''S e 40o19'03,5''W 376
3 09o32'10,6''S e 40o27'03,2''W 401
Valente 1 11o20'27,5''S e 39o27'33,2''W 376
2 11o20'20,9''S e 39o27'39,1''W 356
3 11o20'28,8''S e 39o27'27,8''W 340
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Os  componentes  de  variância,  atribuídos  às 
diferenças entre as três populações (municípios), entre 
locais dentro de municípios e entre indivíduos dentro 
de  locais,  foram  estimados  pelo  programa Arlequin 





501  produtos  de  amplificação,  dos  quais  93% 
polimórficos, com média de 13 bandas por  iniciador. 
O  iniciador  OPD‑09  amplificou  o  maior  número 
de bandas (19), enquanto o menor número ocorreu no 
iniciador OPD‑10 (5 bandas).
















OPA-10 GTGATCGCAG 12 11 92
OPAF-03 GAAGAAGGCA 17 16 94
OPAF-04 TTGCGGCTGA 14 13 93
OPAF-11 ACTGGGCCTC 10 10 100
OPAF-13 CCGAGGTGAC 10 9 90
OPAG-11 TTACGGTGGG 15 15 100
OPAG-14 CTCTCGGCGA 13 12 92
OPAL-03 CCCACCCTTG 14 13 93
OPAL-05 GACTGCGCCA 15 14 93
OPAL-06 AAGCGTCCTC 16 14 87
OPAN-01 ACTCCACGTC 16 16 100
OPAN-03 AGCCAGGCTG 14 13 93
OPAN-06 GGGAACCCGT 12 12 100
OPAO-05 TGGAAGCACC 15 15 100
OPAO-07 GATGCGACGG 16 16 100
OPB-13 TTCCCCCGCT 8 8 100
OPB-17 AGGGAACGAG 11 10 91
OPD-09 CTCTGGAGAC 19 17 89
OPD-10 GGTCTACACC 5 5 100
OPD-18 GAGAGCCAAC 14 12 86
OPF-04 GGTGATCAGG 12 11 92
OPF-06 GGGAATTCGG 11 10 91
OPG-05 CTGAGACGGA 18 16 89
OPG-06 GTGCCTAACC 16 15 94
OPG-13 CTCTCCGCCA 14 13 93
OPG-15 ACTGGGACTC 17 16 94
OPH-18 GAATCGGCCA 17 15 88
OPI-02 GGAGGAGAGG 11 10 91
OPI-03 CAGAAGCCCA 16 14 87
OPI-18 TGCCCAGCCT 18 17 94
OPL-14 GTGACAGGCT 14 14 100
OPR-04 CCCGTAGCAC 11 10 91
OPR-05 GACCTAGTGG 18 17 94
OPR-06 GTGTACGGCA 17 16 94
OPR-16 CTCTGCGCGT 15 14 93
OPR-19 CCTCCTCATC 8 2 80
Total - 501 467 -
Média - 14 13 93
Tabela 2. Produtos da amplificação de 36 iniciadores RAPD, em três populações de caroá (Neoglaziovia variegata), coletadas 
em três municípios do Estado da Bahia.
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Em  trabalhos  realizados  com  outras  espécies  da 
família do caroá (Bromeliaceae), verificou‑se, também, 
que  existe  grande  variação  em  relação  ao  número 
de  bandas  polimórficas  geradas  pela  amplificação 
de  iniciadores  RAPD,  que  resulta  em  altas  taxas  de 
polimorfismo.  Costa  et  al.  (2002)  caracterizaram 
geneticamente o curauá (Ananas erectifolius) – 
bromeliácea  produtora  de  fibra  utilizada  na  indústria 
automobilística – por meio de sete iniciadores RAPD, 
que  geraram  104  bandas,  das  quais  76%  foram 
polimórficas.  Pereira  &  Kerr  (2001)  analisaram 
12 genótipos de abacaxizeiro, por meio de 11 iniciadores 
RAPD, e obtiveram 79 bandas polimórficas. Cavallari 
et  al.  (2006),  ao  avaliar  populações  naturais  de  três 
espécies do gênero Encholirium, bromélias ameaçadas 
de  extinção  e  endêmicas  do  Brasil,  obtiveram 
aproximadamente 60 bandas polimórficas geradas por 
cinco iniciadores RAPD, o que representa 90% do total 
de bandas. Gottardi et al. (2001) criaram genótipos de 
plantas matrizes do abacaxi cv. Smooth Cayene, com 
43  iniciadores  RAPD  que  amplificaram  777  bandas, 
das quais 99% foram polimórficas. 
O elevado polimorfismo detectado nas populações 
de caroá, analisadas neste trabalho, pode ser resultado 
da  ação  e  das  interações  de  mecanismos  evolutivos 
e  ecológicos,  entre  eles  a  seleção  natural  e  o  fluxo 
gênico.  Essa  espécie  ainda  é  pouco  estudada.  Ela 
se  propaga  principalmente  por  via  assexuada,  pelo 
desenvolvimento de gemas e rizomas laterais, com 
formação de densos agrupamentos, e possui um sistema 
sexual  hermafrodita  (Machado  &  Lopes,  2004).  A 
floração  ocorre  nos meses  de  outubro  a  dezembro,  e 
a  polinização  é  feita  preferencialmente  por  pássaros  
(Leal  et  al.,  2006).  Em  cada  planta,  abrem‑se  de 




em  bagas  suculentas  (Smith  &  Downs,  1979).  Com 
base  nessas  informações  e  no  elevado  polimorfismo, 
é  possível  inferir  que  essa  espécie  apresenta  sistema 
reprodutivo  preferencialmente  alógamo.  Assim,  seu 
germoplasma deve ter sofrido baixa pressão de seleção, 
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Figura 1.  Estimativas  de  correlação  de  valores  da matriz 
com 467 bandas polimórficas  e da matriz  com 315 bandas 
polimórficas  e  valor  de  estresse,  obtidos  pelo  método  de 
reamostragem, para uma estimativa precisa da variabilidade 
genética  em  caroá  (Neoglaziovia variegata), por meio de 
marcadores RAPD.
Município Local 1 Local 2 Local 3 Média
Méd. Mín. Máx. Méd. Mín. Máx. Méd. Mín. Máx. Méd. Mín. Máx.
Guanambi 0,58 0,36 0,85 0,56 0,23 0,83 0,60 0,32 0,88 0,52 0,22 0,88
Juazeiro 0,61 0,36 0,87 0,41 0,16 0,90 0,52 0,30 0,85 0,44 0,12 0,90
Valente 0,70 0,43 0,95 0,68 0,50 0,89 0,82 0,50 0,95 0,60 0,35 0,95
Total - - - - - - - - - 0,44 0,08 0,95
Tabela 3. Análise de dissimilaridade  intra e  interpopulacional de caroá  (Neoglaziovia variegata), em três municípios do 
Estado da Bahia, considerando-se os locais de coleta.
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foram registrados entre os genótipos coletados no 
Município de Juazeiro (0,12). A maior dissimilaridade 
genética  foi  observada  entre  genótipos  coletados 
nos  municípios  de  Guanambi  (0,52)  e  Valente 
(0,60). O  local 2 do município de Juazeiro  foi o que 
apresentou a maior variabilidade genética, entre todos 
os  seis  locais  de  coleta  (0,16  a  0,90),  com  média 
de 0,41. Para os municípios de Guanambi e Valente, 
maior variabilidade genética foi observada nos locais 2 




vegetativamente, e ao efeito do ambiente, em especial, 
diferenças na fertilidade do solo e no clima. 




de RAPD, em 180 genótipos de caroá (Neoglaziovia variegata) coletados nos municípios baianos de Guanambi 
(genótipos de 1 a 60), Juazeiro (genótipos de 61 a 120) e Valente (genótipos de 121 a 180). Em cada município, 
foram coletadas  amostras  em  três  locais diferentes:  local 1,  círculo  cheio;  local 2,  triângulo vazio;  local 3, 
triângulo cheio.
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municípios  de  coleta  do  germoplasma,  com  exceção 
de 18 genótipos que formaram agrupamentos fora dos 
municípios onde foram coletados.
No Município de Valente, foi observada a formação 
de agrupamentos conforme os locais de coleta, o que 
permite inferir que os genótipos coletados nesses locais 
apresentam  diferenças  genéticas.  Comportamento 
semelhante foi observado nos municípios de Juazeiro 
e  Guanambi,  porém  alguns  genótipos  formaram 
agrupamentos fora do seu local de coleta (Figura 2). 
Pelos resultados, os marcadores RAPD utilizados neste 
trabalho  foram eficientes em separar os genótipos de 
caroá, de acordo com os municípios e locais de coleta.
A utilização do modelo, com base em distância e em 
estatística  bayesiana,  por  meio  do  programa  Structure, 
permitiu identificar os mesmos grupos, além de permitir 
a  identificação  de  relações  de  parentescos  entre  os 
indivíduos  avaliados.  Dos  180  indivíduos  avaliados, 
63 possuem ancestral em outras populações. No município 
de Guanambi, nove genótipos apresentaram parte do seu 




Em  relação  ao  Município  de  Juazeiro,  foram 
identificados 23 genótipos com fração do genoma da 
população de Valente, e 26 genótipos com genoma da 
população  de Guanambi  (Figura  3). A  população  de 
Juazeiro é essencialmente formada de uma mistura das 
populações  de  Guanambi  e  Valente,  o  que  confirma 
a  maior  variabilidade  genética  identificada  nesse 
Município (Figura 2).
No Município de Valente, foram identificados cinco 
genótipos  com  fração  do  genoma  da  população  de 
Juazeiro (Figura 3).
Apesar  de  ser  propagado  principalmente  por  via 
vegetativa,  com  hábito  clonal  e  formação  de  densos 
agrupamentos e morfologia uniforme, o caroá apresentou 
um número elevado de diferentes genótipos, o que 
contrasta  com  a  participação  aparentemente  reduzida 
da  reprodução  sexuada  na  formação  das  populações. 
Resultados  similares  foram  constatados  por  Cavallari 
Figura 3. Estrutura genética das populações de caroá  (Neoglaziovia variegata), de acordo com os municípios de coleta. 
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et  al.  (2006),  que  obtiveram  elevada  variabilidade 





espécies,  a  floração  ocorreu  de  forma  irregular,  com 
poucos indivíduos em antese ao mesmo tempo, o que 
teria contribuído para limitar o fluxo gênico.












principalmente caprinos, alimentam-se das bagas 









que  56,47%  da  variação  total  foi  explicada  pela 
variação entre indivíduos dentro de locais. A variação 
entre municípios foi de 17,41% do total, enquanto entre 
locais  dentro  de  municípios  foi  de  26,12%  do  total 




uma  vez  que  os  municípios  da  Caatinga  baiana  são 
centros  de  origem  do  caroá.  Cavallari  et  al.  (2006) 
observaram resultados semelhantes em populações de 
Encholirium subsecundum (Bromeliaceae), coletadas 
em localidades distanciadas de 117 km.





Existe  variabilidade  genética  entre  e  dentro  das 
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